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The genome information of agrobiological organisms has become an indispensable 
tool in both basic and applied researches. Soybean genomics information was analyzed to 
create genome information effective for breeding and improvement of specific traits, and to 
provide information through a genome platform. An efficient genome platform to provide 
the analyzed silkworm genome information was developed. In the case of soybean, although 
a reference genome based on variety Williams 82 was available, it could not be used 
efficiently in the breeding and improvement of domestic varieties due to the differences in 
the lineage with the domestic varieties. Accordingly, the genomic sequence of the domestic 
soybean variety Enrei was analyzed and gene models were developed. As a result, 
differences in the gene models of Williams 82 and Enrei were clarified in terms of 
anthocyanin flavonoid biosynthesis system, phylogenetic analysis, mature seed proteins, 
cotyledons etc. The Enrei genome sequence data was integrated into DAIZUbase, a soybean 
genome database. The database became available for soybean breeding etc. based on the 
genome information. In the case of the silkworm genome, a platform for efficient utilization 
of large and diverse silkworm genomics information was constructed. The genome sequence, 
genetic map information, expression sequence tag data, gene information, enhancer trap 
strain information, and protein information were consolidated into the silkworm genome 
database KAIKObase. A framework that enables collective browsing for linkage map and 
physical map, scaffolds and contigs, BAC and fosmid ends, FPC, SNP markers and trait 
markers, genome annotation, gene models etc. with sequence and keyword function was 
constructed. As a result, a genome infrastructure that integrates various genomics 
information was developed which could be used for improvement of sericulture and 
development of new pest control methods. 
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1 はじめに 
1865 年にメンデルが形質は遺伝することを，1913 年
にモーガンらが染色体上に遺伝子は存在することを，
1953 年にワトソンとクリックが DNA は相補性を持つ
二重螺旋構造であることを発見した．DNA の二重螺旋
構造発見以降，ゲノム DNA が細胞内でどのように作用
するかの研究が進んだ．ゲノム解析に着目すると，既知
のガン遺伝子の変異を調べる上で，個々の遺伝子に着目
した研究が行われてきたが，1986 年にダルベッコは，
ヒトゲノムの塩基配列を全て決定することがブレークス
ルーに繋がると考え，ゲノム配列の重要性を説いた．こ
れが契機となり，全ゲノム配列獲得の実現に向けての研
 
 
 
究が開始された．この流れの中で，1995 年のインフル
エンザ菌ゲノムを皮切りに，1998 年に線虫ゲノム，2004 
年にヒトゲノムが解読された．植物分野では，2000 年
にシロイヌナズナゲノム，2005 年にイネゲノム，2010 
年にダイズゲノム，2015 年にダイズゲノム（エンレイ
品種），昆虫分野では，2000 年にショウジョウバエゲノ
ム，2008 年にカイコゲノムが解読された． 
 
2 ゲノム解読・閲覧システムの必要性 
ダイズ研究においては，その遺伝子構造や機能解析で
あれば，2010 年にゲノム配列が解読された Williams 82 
品種を材料に使用すれば十分である．しかし，ダイズで
は DNA マーカーを使用した育種が行われており，国内
での育種は日本産品種同士の掛け合わせになることが多
い．Williams 82 と日本産品種は同じダイズ種ではある
が，系統が離れているため，Williams 82 から得られた
DNA マーカーが使用できない場合がある．このため，
国産ダイズ品種エンレイのゲノム解析が必要となった． 
昆虫分野のカイコにおいては，ゲノム研究プロジェク
トが推進され，当プロジェクトで得られたゲノム情報や
関連する研究情報をまとめ，応用研究に役立つ情報を効
率的に取り出す仕組みが必要となった． 
 
3 本研究の目標 
本研究では，（１）国産品種ダイズであるエンレイ品
種のゲノム配列を解読し，国内の栽培事情に適したダイ
ズ品種改良のための様々なゲノム情報を提供する．（２）
カイコのゲノム関連情報を統合的に収納するデータベー
ス KAIKObase を開発し，養蚕法の改善や新たな害虫駆
除手法開発などの応用研究におけるゲノム情報のデータ
マイニングを容易にする． 
 
4 研究内容 
ダイズに関しては，国産栽培品種エンレイのゲノムを
解読した．次世代シークエンサを用いて得られた全ゲノ
ム配列を，栽培品種 Williams 82 ゲノムにレファランス
マッピングして，エンレイ品種のゲノム配列約 928Mb 
の塩基配列を決定した．遺伝子予測ソフトウェアで構築
した遺伝子モデル 107,423 個から繰り返し配列，および
トランスポゾンを除き，最終的に，60,838 個のスプラ
イスバリアントがない遺伝子モデルを得た．系統解析で
は，エンレイおよび Williams 82 品種双方の系統関係，
および野生ダイズを含む複合体を含む系統関係を考察し
た．エンレイと Williams 82 の遺伝子モデルを比較し，
アントシアニン・フラボノイド生合成に関連するパスウ
ェイ，および８番染色体上のカルコン合成酵素遺伝子ク
ラスタで両品種の違いを示した．また，登熟期の子葉の
プロテオームを基に発現プロファイルを分析した．解読
したゲノム配列データは，DAIZUbase に統合化し，イ
ンターネット上で利用可能とした．これらの研究成果は，
我が国の広範なダイズ品種の比較ゲノミクスに資する包
括的な情報資源および国内外のダイズ品種改良のための
有効な情報となった 1)． 
効果的なデータマイニングとゲノム情報応用のため
のカイコゲノム情報を提供するカイコゲノム統合データ
ベース KAIKObase を開発した．KAIKObase には，カ
イコゲノム配列，ゲノム地図情報および発現シーケンス
タグ情報を統合した．KAIKObase では，塩基配列，遺
伝子，断片的な塩基配列を統合したスキャフォルド，染
色体の各段階のデータを 4 種類の MapViewer（PGmap，
UnifiedMap，UTGB，GBrowse），GeneViewer，配列
検索，キーワード・位置検索の複数のインタフェースを
介して表示する．さらに，プロテオームデータを収納し
た KAIKO2DDB と，遺伝子導入およびレポータデータ
用の Bombyx trap データベースを統合することにより，
データベースとしての機能をさらに強化した．カイコの
研究には，包括的なゲノムデータベースが不可欠であっ
たが，KAIKObase は鱗翅目の研究だけでなく，養蚕法
改善や害虫駆除法の開発研究のための有効なツールとな
った 2)． 
 
5 結論  
ゲノム解読，遺伝子モデル構築からゲノムデータ閲覧
システムに亘る一連の流れに沿って，国産ダイズ品種エ
ンレイゲノム解析とカイコゲノムデータベース開発を行
った． 
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